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摘  要：【背景】甘肃白银铜矿作为西部地区的重要矿区，探究其细菌和古菌多样性及坡度分布

特征对明确矿区微生物多样性分布具有关键意义。【目的】通过分析白银铜矿矿坑不同坡度的土

壤细菌群落多样性和古菌群落多样性，探究不同坡度土壤样品细菌及古菌多样性与理化性质之间

的关系。【方法】以不同坡度的白银铜矿土样为材料，采用 Illumina HiSeq 测序技术，分析样品的

细菌多样性和古菌多样性。【结果】α 和 β 多样性分析表明，ACE、Chao1、Shannon 和 Simpson
等 多 样 性 指 数 在 样 品 间 存 在 显 著 差 异 。 白 银 铜 矿 矿 坑 土 壤 的 细 菌 排 名 前 十 的 纲 是

Gammaproteobacteria 、 Oxyphotobacteria 、 Alphaproteobacteria 、 Bacteroidia 、 Actinobacteria 、

Clostridia、Nitrospira、Bacilli、Mollicutes 和 Acidimicrobiia，相对丰度最高的是 Gammaproteobacteria。
在纲水平上，白银铜矿的古菌由 Thermoplasmata、Nitrososphaeria、Methanomicrobia、Halobacteria、
Methanobacteria、Group_1.1c 和 Bathyarchaeia 组成，相对丰度最高的是 Thermoplasmata。冗余分析

(redundancy analysis, RDA)得出，pH 和速效磷是影响土壤多样性的最重要因素。【结论】白银铜矿

为强酸性铜矿，其土壤铜离子含量最高。从坡顶到坡底，pH 呈现先降低再升高的趋势(2.18−4.75)，
铜离子(20−150 mg/kg)和总铁(2.5−50 mg/kg)呈现先升高后降低的趋势，铵态氮(3.61−44.90 mg/kg)、
速效磷(0−56.79 mg/kg)和速效钾(9.07−35.65 mg/kg)含量低且呈现波动趋势，硫化物(1 mg/kg)无明显

变化。白银铜矿矿坑土壤细菌相对丰度最高的属为 Acidithiobacillus，古菌相对丰度较高的属为

uncultured_bacterium_f_Ferroplasmaceae 和 uncultured_bacterium_f_Nitrososphaeraceae。其中，细菌

多样性受到 pH 驱动，古菌多样性受到速效磷的驱动。本研究有助于我们进一步了解白银铜矿土壤

微生物群落的变化。 
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Abstract: [Background] Gansu Baiyin Copper Mine is an important mining area in western 
China. It is of great significance to explore the diversity and slope distribution of bacteria and 
archaea in the area. [Objective] To analyze the community diversity of bacteria and archaea in 
soil samples at different slopes of Baiyin Copper Mine pit and further the relationship between 
the diversity and physico-chemical properties of soils. [Methods] Illumina HiSeq was employed 
to elucidate the diversity of bacteria and archaea in soil samples at different slopes of the pit. 
[Results] Alpha and beta diversity indices of ACE index, Chao1 index, Shannon index, and 
Simpson index showed significantly different among samples. The top ten classes of bacteria in 
the pit included Gammaproteobacteria, Oxyphotobacteria, Alphaproteobacteria, Bacteroidia, 
Actinobacteria, Clostridia, Nitrospira, Bacilli, Mollicutes, and Acidimicrobiia, among which 
Gammaproteobacteria was most abundant. At the class level, the archaea of the pit were composed 
of Thermoplasmata, Nitrososphaeria, Methanomicrobia, Halobacteria, Methanobacteria, 
Group_1.1c, and Bathyarchaeia, and the abundance of Thermoplasmata was the highest. 
Redundancy analysis (RDA) suggested that pH and available phosphorus were the major factors 
affecting soil diversity. [Conclusion] Baiyin Copper Mine is a strong acid mine. The content of 
copper ions was the highest in soil of Baiyin Copper Mine pit. The pit registered the pH trend of 
first decreasing and then increasing (2.18−4.75), trends of copper ions (20−150 mg/kg) and total 
iron (2.5−50 mg/kg) opposite to pH, low contents of ammonium nitrogen (3.61−44.90 mg/kg), 
available phosphorus (0−56.79 mg/kg), and available potassium (9.07−35.65 mg/kg) with 
fluctuation, and no obvious variation of sulfide (1 mg/kg) from the surface to the bottom. At the 
genus level, Acidithiobacillus was most abundant among the bacteria, while the counterparts for 
archaea were uncultured_bacterium_f_Ferroplasmaceae and uncultured_bacterium_f_ 
Nitrososphaeraceae. pH and available phosphorus were the main factors causing the variation 
of bacterial and archaeal diversity, respectively. This study is expected to deepen the 
understanding of changes in soil microbial communities in Baiyin Copper Mine. 
Keywords: Baiyin Copper Mine pit; bioleaching microorganisms; diversity; environmental factors 
 

白银矿田是中部火山岩带中酸性火山岩出露

面积最大的区域，约为 40 km2 [1]。白银铜矿位于

北祁连加里东褶皱带东段，属于祁连山多金属

成矿带的重要组成部分，早古生代是本区地槽

发展的重要时期[2]。白银铜矿是在 1953−1956年

勘探成功的，其中含有黄铁矿、黄铜矿和赤铁

矿等，含铜金属量高达 5.54×105 t[3]。白银的气

候特点为欧亚大陆温暖带和中温带过度区域，

降雨较少，日照充足且蒸发量大，年平均最低

温度为−8 ℃，年平均最高温度为 20 ℃[4]。白
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银矿区作为我国西部地区最大的有色矿藏之

一，为我国的工业生产提供了大量且充足的矿

藏资源。铜矿山的不断开采会产生多种废弃金

属、硅酸盐、碳酸盐、硫化物和氧化物等物

质，从而形成酸性水坑污染环境 [5]。因此，对

白银铜矿进行理化参数分析能够为改善土壤环

境奠定基础。 
土壤细菌和古菌在调节土壤肥力、营养元

素的矿化、调节植物生长发育、抑制病原微生

物及净化环境等方面具有极其重要的作用[6-7]。

土壤水分、pH、容重、植被和生物量是影响微

生物群落变化的因素[8-9]。细菌和古菌构成的土

壤微生物组可以作为土壤研究的关键性评价指

标，从而揭示微生物群落结构对环境因素的影

响[10-13]。对紫金山铜矿矿坑水样微生物进行研

究发现，Leptospirillum 为优势菌，A-plasma 和

Ferroplasma 在土壤样品古菌中丰度较高 [14]。

目 前 在 白 银 铜 矿 中 发 现 了 Acidithiobacillus 
ferrooxidans AS2、Leptospirillum ferriphilum YSK
和 Leptospirillum ferrooxidans L15，这些细菌

对铜矿中铜和锌的回收起到关键性作用[15]。土

壤微生物的群落结构和多样性与环境因素、土

壤质地、海拔分布等空间分布有关[16]。 
本研究采用土壤理化因子的测定和土壤多

样性的分析，探讨白银铜矿矿坑不同坡度采样

点的细菌和古菌的群落结构、多样性与环境因

子之间的联系，以期为进一步探究白银铜矿群

落特征提供参考，并获得具有应用前景的微生

物资源。 

1  材料与方法 
1.1  材料 
1.1.1  主要试剂和仪器 

硫化物测定试剂盒和铜测定试剂盒，杭州

陆恒生物科技有限公司；总铁测定试剂盒，广

东环凯微生物科技有限公司；土壤氮磷钾快速

检测试剂盒，郑州和顺电子科技有限公司；

MN NucleoSpin 96 Soi 试剂盒，Macherey-Nagel
公司。 

pH 计，上海仪电科学仪器股份有限公

司；紫外可见分光光度计，中国上海菁华科技

仪器公司；超低温冰箱，上海旦鼎国际贸易有

限公司；电热鼓风干燥箱，上海博迅实业有限

公司医疗设备厂；振荡培养箱，上海旻泉仪器

有限公司；定时双向磁力加热搅拌器，郑州宏

朗仪器设备有限公司；真空泵，杭州米欧仪器

有 限 公 司 ； 酶 标 仪 ， 基 因 有 限 公 司 (Gene 
Company Limited)；高速离心机，上海珂淮仪

器有限公司。 
1.1.2  样品采集 

甘肃白银矿田是中国铜矿富集区之一，主

要由折腰山、火焰山、铜厂沟、小铁山和 4 个圈

等矿床构成[2]。白银铜矿坐落于甘肃省白银市北

15 km 处，地理位置为 N36°40′00″−36°36′00″，
E104°11′00″−104°19′00″[2](图 1)。 

土壤样品采集：土壤样品沿着坑内的道路

采集，矿坑垂直深度为 284 m，从坑顶到坑底

共 6 层，矿体厚度 20−70 m，在每层取样 5 个样

品并等量混合一起为一个样品，除去表面 5 cm
的浮土，土壤的取样深度约为 5 cm。采样完

毕，将土样中的植物根系和砾石除去，然后将

采取的土壤样品混合均匀，做好标记放入无菌

采样袋中，低温保存带到实验室[17]。从坑底到

坑顶土样依次编号为 BY1、BY2、BY3、BY4、
BY5 和 BY6。 

1.2  方法 
1.2.1  土壤理化性质测定 

使用 pH 计测定 pH 值，其中液体土壤比为

5:1[18]；使用总铁试剂盒测定样品总铁含量；使

用硫化物含量测定试剂盒测定样品硫化物含 
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图 1  甘肃白银铜矿矿坑采样区概况图 
Figure 1  Sampling area profile of Baiyin Copper Mine pit in Gansu Province. 
 
量；使用铜含量测定试剂盒测定样品铜含量；

使用土壤氮磷钾快速检测试剂盒测定样品中速

效氮磷钾的含量。 
1.2.2  DNA 的提取及电泳检测 

采用 MN NucleoSpin 96 Soi 试剂盒对土壤

样品微生物进行 DNA 提取。细菌上游引物为

5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3′，下游引物

为 5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′。PCR
反应体系：基因组 DNA 50 ng，上、下游引物

(10 μmol/L)各 0.3 μL，KOD FX Neo Buffer    
5 μL，dNTPs (2 mmol/L) 2 μL，KOD FX Neo  
0.2 μL，ddH2O 补足 10 μL。PCR 反应条件：

95 ℃ 5 min；95 ℃ 30 s，50 ℃ 30 s，72 ℃ 40 s，
25 个循环；72 ℃ 7 min；4 ℃结束。古菌上游

引物为 5′-GYGCASCAGKCGMGAAW-3′，下

游引物为 5′-GGACTACVSGGGTATCTAAT-3′。
PCR 反应体系：基因组 DNA 50 ng，上、下游

引物(10 μmol/L)各 0.3 μL，KOD FX Neo Buffer 
5 μL，dNTPs (2 mmol/L) 2 μL，KOD FX Neo 
0.2 μL，ddH2O 补足 10 μL。PCR 反应条件：

95 ℃ 5 min；95 ℃ 30 s，50 ℃ 30 s，72 ℃ 40 s，
25 个循环；72 ℃ 7 min；4 ℃结束。PCR 产物

进行琼脂糖凝胶电泳检测。 

1.2.3  生物信息学分析及统计分析 
白银铜矿细菌和古菌微生物多样性基于百

迈客云平台进行测序分析(www.biocloud.net)。
微生物多样性是基于 Illumina HiSeq 测序平

台，利用双末端测序的方法，构建小片段文库

进行测序。PE reads 拼接使用 FLASH V1.2.7 软

件，通过重叠(overlap)对每个样品的 reads 进行

拼接，得到的拼接序列即原始 tags 数据(raw 
tags)；tags 过滤使用 Trimmomatic V0.33 软件，

对拼接得到的 raw tags 进行过滤，得到高质量

的 tags 数据 (clean tags)；去除嵌合体使用

UCHIME V4.2 软件，鉴定并去除嵌合体序

列，得到最终有效数据 (effective tags)。使用

Mothur V1.30 软件对样品 α 多样性指数进行评

估。利用Mothur软件和R语言工具绘制Shannon
多样性指数稀释曲线。使用 QIIME 软件和 R 语

言工具进行 β 多样性分析。通过 R 语言工具绘

制样品热图，用 Canoco5 进行 RDA 分析。 

2  结果与分析 
2.1  不同坡度白银矿区土壤理化参数 

白银矿区 6 处采样点土壤的 pH、铜离子、

总铁、硫化物、铵态氮、速效磷和速效钾含量



 
英高飞等: 甘肃白银铜矿矿坑土壤细菌和古菌的多样性及坡度分布特征 39 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

如表 1 所示。其中，土壤的 pH 值在 2.18−4.75 之

间，呈强酸性。土壤的铜离子含量在 20−150 mg/kg
之间，其中 BY1 和 BY6 铜离子含量最低，BY4
和 BY5 含量最高，从坑顶到坑底呈现先升高再降

低的趋势。土壤总铁测定中，BY1 含量最少，为

2.5 mg/kg，BY4 和 BY5 含量最高，为 50 mg/kg，
从坑顶到坑底呈现先升高再降低的趋势。土壤

硫化物呈现平稳趋势，均为 1 mg/kg。土壤样

品铵态氮的含量在 3.61−44.90 mg/kg 之间，其中

BY6 含量最低，BY4 含量最高；土壤速效磷的含

量在 0−56.79 mg/kg 之间，其中 BY1 和 BY4 中

速效磷含量为 0，而 BY2 中速效磷含量最高；

土壤速效钾的含量在 9.07−35.65 mg/kg 之间，

其中 BY2 含量最低，BY4 含量最高。从坑顶到

坑底，铵态氮和速效磷呈现先升高再降低再升

高再降低的趋势，速效钾呈现先升高再降低再

升高的趋势。 

2.2  土壤微生物多样性分析 
2.2.1  土壤样品细菌和古菌 α 多样性 

白银铜矿矿坑 6 处采样点的细菌和古菌 α

多样性指数如表 2 和表 3 所示。在 6 处细菌样

品中，其中 BY4 的 ACE 指数和 Chao1 指数最

高，分别为 437.967 7 和 391.500 0，表明 BY4 的

细菌丰富度最高。从坑顶到坑底，ACE 指数呈

现先降低再升高再降低再升高再降低的趋势，

Chao1 指数呈现出先升高再降低再升高再降低的

趋势，表明白银铜矿细菌丰富度呈现波动式变

化。BY5的Shannon指数最高为6.904 5，这表明

BY5 样品的物种多样性最高。Shannon 指数和

Simpson 指数表明，从坑顶到坑底物种多样性呈

现先升高后逐渐降低的趋势。根据等级丰度曲线

所示，随着分类操作单元(operational taxonomic 
unit, OTU)丰度序号的增加，6 种样品呈现不同的

曲线。其中，BY4 的曲线是最宽的，表明其物种

组成最丰富，而且其曲线越平坦，表示物种组成

的均匀程度越高(图 2A)。 
在 6 处古菌样品的 α 多样性中，其中 BY3

的 ACE 指数最高为 13.222 2，BY6 的 Chao1 指

数最高为 13.000 0，这表明 BY3 和 BY6 的古

菌的丰富度较高。从坑顶到坑底，ACE 指数和 
 
表 1  白银铜矿矿坑土壤不同样品中理化因子含量 
Table 1  Environmental factors in different samples from soil of Baiyin Copper Mine pit 
Sample pH Cu (mg/kg) Fe (mg/kg) S (mg/kg) N (mg/kg) P (mg/kg) K (mg/kg) 
BY1 4.60±0.02 20.00±0.00 2.50±0.00 1.00±0.00 10.97±0.00 0.00±0.00 14.81±0.00 
BY2 4.06±0.02 100.00±0.00 10.00±0.00 1.00±0.00 22.13±0.00 56.79±0.03 9.07±0.05 
BY3 4.75±0.01 100.00±0.00 10.00±0.00 1.00±0.00 17.74±0.00 32.15±2.13 14.96±0.38 
BY4 2.18±0.01 150.00±0.00 50.00±0.00 1.00±0.00 44.90±0.42 0.00±0.00 35.65±0.00 
BY5 2.21±0.01 150.00±0.00 50.00±0.00 1.00±0.00 25.63±0.00 41.64±2.29 25.36±1.59 
BY6 3.24±0.00 20.00±0.00 5.00±0.00 1.00±0.00 3.61±0.18 4.94±0.45 11.42±0.56 

 
表 2  白银铜矿矿坑土壤细菌的 α 多样性指数 
Table 2  Alpha diversity index of bacteria in Baiyin Copper Mine pit soil 
Sample ACE Chao1 Simpson Shannon Coverage 
BY1 328.480 2 302.000 0 0.586 7 2.830 2 0.999 8 
BY2 391.323 0 358.000 0 0.729 7 3.249 4 0.999 8 
BY3 358.648 1 319.000 0 0.863 9 4.229 0 0.999 8 
BY4 437.967 7 391.500 0 0.894 1 5.712 0 0.999 5 
BY5 320.939 6 370.333 3 0.982 7 6.904 5 0.999 2 
BY6 326.688 5 269.000 0 0.934 2 5.359 8 0.999 6 



 
40 微生物学通报 Microbiol. China 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

表 3  白银铜矿矿坑土壤古菌的 α 多样性指数 
Table 3  Alpha diversity index of archaea in Baiyin Copper Mine pit soil 
Sample ACE Chao1 Simpson Shannon Coverage 
BY1 9.872 0 8.000 0 0.072 1 0.312 4 0.999 8 
BY2 12.456 3 11.500 0 0.443 5 1.357 6 0.993 6 
BY3 13.222 2 11.500 0 0.390 0 0.961 0 1.000 0 
BY4 11.218 2 11.000 0 0.410 0 1.358 6 0.996 0 
BY5 11.090 9 10.333 3 0.499 7 1.567 1 0.994 8 
BY6 13.000 0 13.000 0 0.379 4 1.231 2 1.000 0 
 
Chao1 指数呈现先降低再升高再降低的趋势，

表明白银铜矿矿坑土壤古菌的丰富度呈现波动

式变化。BY5的Shannon指数最高，为1.567 1，
这表明 BY5 的物种多样性最高。Shannon 指数

和 Simpson 指数表明，从坑顶到坑底物种多样

性先升高再降低再升高再降低。根据等级丰度

曲线所示，BY6 的曲线是最宽的，表明其物种

组成最丰富(图 2B)。 
2.2.2  土壤样品的细菌和古菌群落组成 

白银铜矿矿坑土壤细菌的群落组成如图 3A
和 3B 所示。门水平上，白银铜矿细菌主要分布在

Proteobacteria、Cyanobacteria、Actinobacteria、

Bacteroidetes 、 Firmicutes 、 Nitrospirae 、

Tenericutes 、 Chloroflexi 、 Acidobacteria 和

Patescibacteria。统计白银铜矿矿坑土壤细菌

中排名前 10 的纲， 6 处样品分布依次为

Gammaproteobacteria 、 Oxyphotobacteria 、

Alphaproteobacteria、Bacteroidia、Actinobacteria、
Clostridia、Nitrospira、Bacilli、Mollicutes 和

Acidimicrobiia。在 6 处样品中，BY1、BY2、
BY3 和 BY6 主要分布在 Gammaproteobacteria
中，分别占 68.8%、45.0%、64.7%和 25.0%。

在属水平分布中，统计白银铜矿矿坑土壤样品中

丰度比例高于 1%的属。其中，BY1、BY2、BY3
和BY6中含量最高的属均为Acidithiobacillus，其

丰度分别为 66.2%、42.5%、31.3%和 20.9%。

BY4 中含量最高的属为 Nicotiana_otophora，其

丰 度 为 30.5% 。 BY5 中 含 量 最 高 的 属 为

hgcI_clade，其丰度为 10.6%。 
白银铜矿矿坑土壤古菌的群落组成如图 3C

和 3D 所示。门水平上，白银铜矿古菌分布在

Euryarchaeota、Thaumarchaeota 和 Crenarchaeota。 
 

 
 

图 2  等级丰度曲线   A：细菌. B：古菌 
Figure 2  Grade abundance curves. A: Bacteria. B: Archaea. 
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在 纲 水 平 分 布 中 ， 6 处 样 品 分 布 于

Thermoplasmata、Nitrososphaeria、Methanomicrobia、
Halobacteria、Methanobacteria、Group_1.1c 和

Bathyarchaeia。在 6 处样品中，BY1、BY3 和

BY6 主要分布在 Thermoplasmata 中，占比分别

为 98.9%、99.7%和 93.4%。在属水平分布中，

统计白银铜矿矿坑土壤样品中丰度比例高于

1% 的 属 。 BY1 和 BY6 含 量 最 高 的 属 为

uncultured_bacterium_f_Ferroplasmaceae，其丰

度分别为 96.3%和 77.7%。BY2 中含量最高的

属为 Methanosaeta，其丰度为 72.9%。BY3 中

含量最高的属为 Ferroplasma，其丰度为 74.5%。

BY4 和 BY5 中含量最高的属为 uncultured_ 
bacterium_f_Nitrososphaeraceae，其丰度分别为

76.4%和 70.1%。 
2.2.3  土壤样品细菌和古菌 β 多样性分析 

通过分析不同样品 OTU 组成可以反映

样品的差异和距离，主坐标分析 (principal 
co-ordinates analysis, PCoA)则是两个样品距离

越近表示这两个样品的组成越相似。对白银铜

矿矿坑土壤细菌进行 PcoA 可知，PCoA 第一轴

解释量为 25.62%，第二轴解释量为 23.02%。

BY1 和 BY2 之间距离最近，表明 BY1 和 BY2
的细菌组成相似；BY4 和 BY5 距离其他样品

最远，表明 BY4 和 BY5 与其他细菌样品之间

差异较大(图 4A)。对白银铜矿矿坑土壤中 6 处

古菌样品进行 PCoA 分析，PCoA 第一轴解释

量为 46.19%，第二轴解释量为 23.09%。BY2
与其他样品之间距离较大，表明 BY2 的样品

具有显著差异；BY1 和 BY3 距离较近，表明

BY1 和 BY3 样品组成相似；BY4、BY5 和

BY6 之间距离较近，表明三者之间组成相似

(图 4B)。 
利用 OTU 分类水平，采用 binary-jaccard

距离算法对白银铜矿矿坑土壤中 6 处细菌样品

进行样品间距离热图分析，发现 BY1 和 BY2
之间差异最小，而 BY3 和 BY4 之间差异最大

(图 4C)，结果表明白银铜矿矿坑土壤细菌样品

BY1和 BY2组成相似，BY4与其他样品差异显

著。通过白银铜矿矿坑古菌的样品间距离热图

分析发现，BY1 和 BY3 之间差异最小，BY2
和 BY6 之间差异最大(图 4D)，结果表明白银铜

矿矿坑土壤古菌样品 BY1 和 BY3 组成相似。 
2.2.4  土壤样品细菌和古菌多样性及其与环境

因子的关系 
白银铜矿矿坑土壤细菌样品与环境因子的

RDA 分析如图 5A 所示。在第一象限中，

Bacteroides、Acidiphilium 和 Acidithiobacillus

与 pH 呈正相关，与铜离子、铵态氮、速效磷

和速效钾呈负相关。第二象限中，Nicotiana_ 

otophora 与铜离子、速效钾和铵态氮呈正相

关，与速效磷和 pH 呈负相关。Mycoplasma 和

Rhodococcus 与铜离子、铵态氮、速效磷和速效

钾呈正相关，与 pH 呈负相关。第三象限中，

Planktothrix_NIVA-CYA_15 、 hgcI_clade 和

CL500-29_marine_group 与铜离子、铵态氮、

速效磷和速效钾呈正相关，与 pH 呈负相关。

第四象限中，Leptospirillum、Rhodanobacter、

Ferritrophicum 和 Defluviimonas 与 pH 和速效磷

呈正相关，与铜离子、铵态氮和速效钾呈负相

关。环境因子的射线长度越长，其影响程度越

大，结果表明 pH 值是影响细菌的主要因素。 
白银铜矿矿坑土壤古菌与环境因子的

R D A 分析如图 5 B 所示。第一象限中，

Ferroplasma 与 pH、铜离子和速效磷呈正相

关，与铵态氮和总铁呈负相关。第二象限中，

Methanobrevibacter和 Methanosaeta 与铵态氮、

速效磷、铜离子和 pH 呈正相关，与总铁呈负相

关。第三象限中，Haloarcula 和 Natronomonas
与总铁和铵态氮呈正相关，与速效磷、铜离子 
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图 4  PCoA 分析和样品间距离热图   A：细菌 PCoA 分析. B：古菌 PCoA 分析. C：细菌样品间距离

热图. D：古菌样品间距离热图 
Figure 4  PCoA analysis and heatmap. A: PCoA analysis of bacteria. B: PCoA analysis of archaea. C: 
Heatmap between bacteria. D: Heatmap between archaea. 
 
和 pH 呈负相关。分析表明速效磷是影响古菌

的主要因素。 

3  讨论与结论 
土壤坡度影响着细菌和古菌群落结构的复

杂性，土壤的垂直空间驱使着微生物寻找适宜

的居住环境，导致不同坡度的土壤中细菌和古 

菌多样性及丰度发生明显变化[19]。土壤坡度和坡

向对土壤性质和植被状况也具有重要意义[20-21]。

不同坡度的降水、温度和日晒会影响土壤性质

如 pH，也会影响土壤养分如铵态氮、速效磷

和速效钾的含量，这对于土壤微生物群落会产

生很大的间接影响[22]。土壤中细菌和古菌作为

两大类群，在维系土壤结构、提高植物对干 
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图 5  RDA 分析   A：细菌. B：古菌 
Figure 5  RDA analysis. A: Bacteria. B: Archaea. 
 
旱和重金属耐受方面具有关键意义[23-24]。土壤

微生物的群落变化也与土壤生物量和土壤营养

成分相关[25]。土壤 pH也被广泛证明能够在水平

尺度和垂直尺度影响土壤细菌群落[26-28]。本研

究采集白银铜矿矿坑土壤样品，通过对其理化

参数分析，白银铜矿为典型的酸性矿山，不同

环境因子呈现不同趋势。从坡顶到坡底，pH
整体呈现先降低后升高的趋势，铜离子和总铁

随着坡度降低呈先升高后降低的趋势，铵态

氮、速效磷和速效钾呈现波动式变化，硫化

物含量呈平稳趋势。α 多样性分析得出，坡度

由顶到底，细菌呈现先升高后逐渐降低的趋

势，古菌呈现先升高再降低再升高再降低的趋

势，表明随着坡度的深入，土壤细菌和古菌具有

坡度分布影响。土壤样品的群落组成表明，细菌

样品相对丰度高的属为 Acidithiobacillus，古菌样

品相对丰度较高的属有 uncultured_bacterium_ 
f_Ferroplasmaceae 和 uncultured_bacterium_f_ 
Nitrososphaeraceae。RDA 分析得出，pH 是主

要调控细菌的因素，速效磷是主要调控古菌的

因素。主要原因是白银铜矿酸性环境中古菌的

群落组成和结构相对简单，而且 Thermoplasmata
对该环境适应性极强。 

浸矿微生物普遍存在于强酸、金属含量高

及高浓度硫酸盐的环境中，其涉及的微生物种

类广泛[29]。目前，浸矿微生物主要包括古菌、

细菌和真菌，根据对温度的适应性不同，可以

分为中温菌(25−42 ℃)、中度嗜热菌(45−60 ℃)、
嗜热菌(60−80 ℃)和极度嗜热菌(大于 80 ℃)；根
据不同营养类型可以分为自养菌和异养菌，其中

自养菌又可以分为铁氧化菌和硫氧化菌；根据不

同生长位点又可以分为吸附菌和游离菌[30-31]。中

度嗜热菌主要分为 Acidithiobacillus、Sulfobacillus
和古菌属的 Ferroplasma[32]。白银铜矿的群落

组成分析中，BY1、BY2、BY3 和 BY6 主要分

布在 Acidithiobacillus 中，这些浸矿微生物的

存在导致矿山的铜和铁浸出，从而体现在土壤

中铜离子和总铁含量高。Acidithiobacillus 适应

酸性环境，因其具有氧化硫化物和溶解金属的

能力，广泛用于铜废渣中生物浸出[33]。从 pH 值

印证 Acidithiobacillus 确实适应于酸性环境。亚

马逊铜矿土壤细菌研究表明，其丰度较高的属



 
英高飞等: 甘肃白银铜矿矿坑土壤细菌和古菌的多样性及坡度分布特征 45 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

有 Bacillus、Alcaligenes 和 Lysinibacillus，与

白银铜矿细菌分布具有显著差异 [34]。对于自

然界古菌分布而言，一般位于富含铁、硫的高

温 酸 性 热 泉 中 ， 大 多 为 Metallosphaera 、

Sulfolobus、Sulfurococcus 和 Acidianus[32]。然而

白银铜矿矿坑土壤的古菌分布中，其丰度较高的

属为 uncultured_bacterium_f_Ferroplasmaceae
和 uncultured_bacterium_f_Nitrososphaeraceae，
Methanosaeta 和 Ferroplasma 也有一定含量。彭

玙萍等[14]分析了紫金山铜矿矿坑微生物群落特

征，发现矿坑水和浸出液中 Leptospirillum 为优

势菌属，而回水中原核微生物 Hydrogenophaga
为优势菌属。对土壤样品细菌和古菌多样性与环

境因子的分析表明，白银铜矿矿坑土壤细菌主要

受 pH 调控，古菌主要受速效磷调控。谢学辉

等[35]对德兴铜矿尾矿重金属污染与微生物群落

多样性进行研究发现，Ag、Zn、As、Pb、Ni、
Cr 是影响土壤中微生物多样性的主要因素。对

四川宜宾硫铁矿尾矿土壤细菌多样性进行的研

究表明，细菌丰度和多样性均随着距尾砂距离的

增加而逐渐增加，环境因子如总有机碳、pH、总

磷和 Cr 是引起细菌群落变化的主要影响因素[36]。

同样地，对山西运城铜尾矿土壤细菌多样性及不

同垦殖年限土壤理化性质的研究表明，随着逐年

垦殖，微生物多样性升高，而且 pH 和总碳影响细

菌丰富度，Cu 是调控细菌多样性的主要因素[37]。 
综上所述，本文以甘肃白银铜矿矿坑土壤

为研究对象，分析和研究了土壤中细菌和古菌

的分布特征，探讨不同坡度对土壤中细菌和古

菌的影响，得出以下结论：(1) 白银铜矿为强酸

性铜矿，铜离子和总铁随着坡度从坑顶到坑底

呈现先升高后降低的趋势，土壤中铵态氮、速

效磷和速效钾含量较低且随坡度由顶到底呈现

波动变化，硫化物含量最低且呈现平稳分布。

(2) 多样性分析得出，从坑顶到坑底，细菌多样

性呈现先升高后降低的趋势，古菌多样性呈现

先升高再降低再升高再降低的趋势，其中细菌

样品 BY4 丰富度最高，BY5 多样性最高；古菌

样品 BY6 丰富度最高，BY5 多样性最高。白银

铜矿矿坑土壤细菌样品 BY1 和 BY2 组成相似，

BY4 与其他样品差异显著，古菌样品 BY1 和

BY3 组成相似。白银铜矿矿坑土壤细菌丰度最

高的属是 Acidithiobacillus，古菌丰度较高的属

是 uncultured_bacterium_f_Ferroplasmaceae 和

uncultured_bacterium_f_Nitrososphaeraceae。(3) 白
银铜矿矿坑土壤细菌和古菌多样性与其环境因

子分析表明，细菌样品主要受 pH 驱动，其多

样性随着 pH 降低而升高；古菌样品受速效磷

驱动，其多样性变化与土壤中速效磷的趋势相

同，随着坡度由顶到底呈现升高再降低再升高

再降低的趋势。 
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